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LCR SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

. coordinate 7158 in HPV16R
most-likely T.AT..... TGTGT GTG.TG.TTGTGT..AT.TGT.c.ceeeireiireeeeen. AT.GT 28
HPV54 C.-G .. - T.G

HPV32
HPV42
HPV3

HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70

a7

27
.CACTCCCTT--.-- 45
A —C GGGGAATACACCC.TTGCACTCCCGT--.--

.GT- G-.T- 31

HPV34
mostlikely ...GT.T.GTGTTTGT . TGTT.TATGTA T.wcccorvrvivsvsssnsnn 50
HPV/54 . A..CC .

HPV32
HPV42
HPV3

HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45

CCAL A AT G A o
HPV55 i CA-A-.. -AA--GT---TA- ...... 52
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52

60

94



LCR SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

mgﬁ{}éy.GTJTGT ...... G... TGTATGTTATGTGTGTGTATATGTA TGTGTAT%;?TG TG.T. 97

HPV18
HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70

HPV34

most- ||ke|y ATGTATGTGTG
HPV C G.

HPV32
HPV42
HPV3

HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70

AGCC————GC AT- TG

wem A -A - T.A-G-G,
‘A-.-.G.-.-T-C.-.G-G.--C-., 90
-TA--AAAC-AC-T-T-A---GT---G...~--.-C-CC--...-T .- 93
~-A.C---.. -G -AA -G--.-ACT.-~-C-G.--CTA
GA-. Aot -T-G-AC.A-A-.-Ars.-Gom oo
.G. GC... ARG e Tomin = -=-C...
ACCAAG... T-TT...een. - C-G-A.~--Con-C A

G
\CAC—-T ~ACA-—-T.~--T-G-
cre -G A-Aee-Co - T.

Toes '-A' A.--T---A---C--
-A-G - Aer-Toe-Ar--G.-
[N g,

AR A

115

R o A,
A AGA 97

164

164

- .C.TG- 152
T-T-A—G 135
GG-— STTT 144

T.- 135
FETGTEAG 155
“TC——---C-T. 166
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LCR SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

Poly-A in HPV16R

cC. CC .CCCG-A--AA...
HPV27 TG. ---AC--G A--G-A...

HPV56 --:C---A--GAG--C-...-T--C CG... pa— it oy
HPV66 G C-GGT-AC. - T-CCG...

C----..---C-G--
HPV18 ~-Ae---T-,-G--G-T..C---G---T...A—--GG..... T TGCG. CCCT-- -A--AAC-........ 197
HPV45 .G. -G- -C. -G-ACA AAT -G T AL --A-C- 174

TGT.....

MOSE-IKely ..ooviiiiiiii e T.TGTGT.......... TGTGTA..TGTTG 189
HPV54 . G .. ACC%T AC\_;--AG 1283

HPV32
HPV42
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26 184

HPV51 GGGTGTATGTGGGTATTACATTATCCCCGTAGGTCAAGGG G-,
HPV30 e CCC.... TAG-CA-....-TAG- 199

197
185
204

204

......... -TC-G....--GC-

HPV53 AGGCAGTTGGGTG..... GCATGTTAGGTGGCGTCCCTGT SA-A- ACCA-...-C-C.
T..-.A G-CT-T 250

HPV56
HPV66
HPV18
HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70

<A TA TG
226

201
185
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234
241

249
242



LCR SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most- Ilker TAC.. TATGT TA........ ATTTGTAC.TACATGATTTTTGT 229
HPV -A...CT- ...G . T G----C ...—-G-.GC- AGTA 220
HPV32 213
HPV42 CAA A---

HPV3 . --.C-----CG-- 214

HPV28 Tt -AC---GT..C-—--AG----ATA 270

HPV10 G......TTCC—--GAG. ——AG A-GG--GT- 206
HPV29 -AA -.C-G-GCAG-- 245
HPV61 . 273
HPV2a C--..CC--~.CGCC---- 204

HPV27 .GTGCACGGGTT-C--C--..CCT--.TG-CC-T- 233
HPV57 G----C-— --.--TGGCC--- 235
HPV26 . -..--T.-. TG-CA-T- 220

HPV51  -C-..CTAT-........GCC---CC.......C-T...... TT--—-C- GCAC A.CAG---A-A- 292
HPV30 --G..C.AA-........-—-GGTGG.........CGT..... CCC-A---C-..-C--CCC------ G 241
HPV53 T--G- ACTG .TT--C--GCAGT- 282
HPV56 -G -A----

HPV66 T —-A...... TG.--A--T..--A--AGG--G T- 261
HPV18 -TGG...GCT--A-A-TGT.CCTG-AT--CAA-- 261
HPV45 .CT GTG.--TG-.G-A--GC- 237
HPV39 --A----A..-TTT-.-CA--GT- 255
HPV68ME180 CTG. CA CA-. . GC.CCT-C.CC-AAG-- 254
HPV70 -T..GG-G--..... . G G.---C--..CCTG---C-AAG-- 264
HPV59 238

HPV32
HPV42
HPV3

HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70

-C-..-TAT-...

248
T T--CTGCCAAATATATGTACTGCCAAATGGTATTG .................................. 250
-CTGCC--.C-GTTTTATGGCACGTATGTTCTGCCAACGTACA. ..o, 62
TCTC----- GGCCGCCTTTGCAGGTGTGCACACAAACAATTAGTCATACTGATC ................. 268
WT-T-TT---T-CTGTAATTGCTGATCCTGTGAGTAAGAAAGGTGGT. ..., 316
WC-GGTC-GGA.....oiiii
.--GC-C-CC-C .
..--GC-GCT-CCCCATT...
.--G--GCCCCC
--G--GCCCCC
A-G--GCCCC
:I:TGTGCCCCC GAGGTAATGGGAGGAACCTTAGGTGGTGTCCCTTATAATTATTATA .............. 277
.. T-G-TGC-C-CCACTGTGCAGTTAC. ..ot 266
ACC----CC-Crm.iiiiiiiiiiii i 295
-C--—-C-T.-—-..... 297
---GC-C---. 272
spmmmm—- G 270
AT-G--CCC— ATTCTTTCCTGTAT ... e, 262
= =GCGT. T, 265
wmmGT-CoiG-AC. i 266
.--TGTCCC-G- TTTACATATAATAGGAGTGTGATTACCAACATTTC ......................... 310
==G-TTGT-CCTTCATTTTGTCCTGA.........eoiiiiiiiiiiiiiiecciee i, 264
R e C CTGCTCTGCACACTGCAACCGTTTTCGGTCGCGG .......................... 278
.--C----TCC 265
~=T-T-Te---.. . 257
T 85

2
T ommeee C---TGTTCCTACTTGTTCCTACTTGTTCCTGCTCCTCCCAATAGTCATGTACTTATTTCTGCC
..-C--CTCC-GCCCTACCCTGTGTCCCCTGCCCTACCCTGTG........ 321
.~-TGT-TTGC-TGCCCTACCCTGCATTGCAATGTACCTACCTTTATT... 314
..C_-I_--T -TGC--ACCTATGTAATAGTATTTG ...

--------- oo, 238
=TGCCTTC e 259
T-T-—--C.-...... 245
------- C-C.. 242
e LI 241
A--GCC-C-Grorrrrirriininsinssnssss s 230
lI-LCR-5
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LCR SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

-> YY-1 binding sites

323
364

. TAG-.-ACG-CCG......T--TCGG
HPV26 R ACARGTITACETTTTATAT O TATT TCACT AAACT T TGTAGT G T T 336
HPV51 -G---T-C ~-GT 316 sou

CT-C 298
HPV31 TATAATTTﬁ_((B:GTGTCACGCCATAGTAAAAGTTGTACACCCC(_BI_GTCCGT(':I'(':I'T -:I_G--A .......... C--A-G 370

HPV34

YY-1 binding sites <- E2 b|nd|n site ->
wg\s/tslzkely TGC ............. GTCCAT'&TTA ..... TGT..TATCC....ccvevveeevvirenn. ACCATT

HPV32
HPV42
HPV3

HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70

303
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LCR SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

E2 binding site <-

most-likely TTGCC.TTGCA.. ACCGATTTCGGTTGC ............................................ 305

HPV54 —ATA.-AA-CGAA -T--r-mmemn TGTTGGCACTAAAACTGTGTTTTAAGCACTTTGTATCGTACATC 338
HPV32 - ATTT.. --TT ----- .C--CT ............................................ 350

HPV42 C- A-TT...---Cremv C-TTiieens

HPV3 C-C--G---C..GT-T--C-..~-CT-CATTGC 380

HPV28 -A-T-.A-A--G..-T-C--A--.C-.--AAACCTGCCCTGTCTCGCAAGTTTTTGGCTGTGATACTATCTTT 460
HPV10 -A-T-.A---TG..-T-T--A--.C-.--GACCTGCCCTGTCACGCCATTTTTTTGGCTAAGATTGTATAGTT 336
HPV29 -.CA..C-.C...-A-T-—-G-CA.~-AATTTTTTGCTTTCCACTGTTTATTTTACTGCTGTAT....... 352

HPV61 ~CGG.-CT-CC..G--TT---T .- CGACCGGTTTCGGTCGCCCGCCTTTTTGGTTGTGGCACTATGCC 404
HPV2a G.C-..AAC-C...-G-TTAA--.C--TAATTGCTCTCATCCTAAAGTGTTATCTGTGCCAGCGACGATGAGT 330
HPV27 G.C-...A—-C..-G-TTAA--.C—~TAATTGCTCACATCCTAAAGTGTTAGCTGTGCCAGCAACAATGAGT 359
HPV57 G.C-...A---C..--TC--A--.C--TAATCCTTTAATTGCTTTAATCCTTTCACTTTTTTACTGTGCCAAC 361
HPV26 --T...CC--...--=-T------ C-TTCCTTATTTTAGTTTTTATCCAACTTTCATGCTGTATCCTGCAG 428

HPV51 ---A..G---- ---CGTGTACTTTTAGTATATTTGCCAAGTTTTAAACCACAACTGCCAG 414

HPV30 --A--.--T-- ---T-CTGGCATGTATGAGTGTTTTTTATATGTACATGCCAAAAGTACA 396

HPV53 - === . ---TGCATATCTTGTAAATACCACAAGCATATTCAGCAGAACTGTTAA 420

HPV56  ---TACA----...-—--—-A--------- ATGGCCTAGTGCCATTATTTAAACTAAAAGGAATTCGGTTGCAT 408

HPV66 ~  --ATGCA----...-----A------m-- CTAGCCTTTTGTCCTTATTTAAACCCAAAACGACTTTTCAGCAA 381
HPV18 . -CTTTGGCTTATGTCTGTGGTTTTCTGCACAATACAGTACGCTGG 380
HPV45 -=-T.Go e CTGTGGCTTATATGTGACCTTTTAAACATAATACCTAAACTGGC 387

HPV39 G--GG. G-ATT---.T--AAACTAGTGGAAACCACCTTTCTCAGCAAAAACATGTCTTTACCTT 374

HPV6BME180 ---T..G e C-GTGGTGCTATTTCCTTCTATACAGTATTAAAAACTATGTGTTTCA 389

HPV70 ---T..G--A T ATTTGGCTTTGTACCATCAGTTACCCTTATAAACCTTTTGTATC 477

HPV59 -=-T.G---- === T A-CTTGGTTTAACCTTACCTTTTTGAACAATTAATCTGTTTAAACA 393

HPV7 --CAA.--T-C. ———C——AA—C———T CAGTCTCGGTTGGCAAGTCACCATGTTTGTCAGCATATTTGCAT 424

HPV40 AT 376

HPV16 371

HPV35h

HPV31 ~-AAA.-CC-TA..----Tmmmmemev ATTGTTTAAACATGCTAGTACAACTATGCTGATGCAGTAGTTCT 469

HPV52 --AAA.-CCT-. A---mmm GTCTTGGCACAACTTTGGTTGTCCTTGGCACAGTAACAACTATTT 459

HPV33 . -A-TTGGCATACATACCCTATGACATTGGCAGAACAGTTAATCCTTT 467

HPV58 TGGCACAAACGTGTTTTTTTTAAACTACAATTTAAACAATACAG 406

HPV6b -A-AACGTGTTTCCTCTTAATCCTATATATTTTGTGCCAGGTACACA 346

HPV11 ---CCTTACATACACTTACCTCAAATTTGTTATAACGTGTTTTGTAC 374

HPV44 --TTACTCATTACCCACATCCTGTACCCAATTTGTTATAGCAAGCAA 353

HPV55 . . --TAGCAAGCAAAATATTTAATCTTATCTATAGTTGCCAAAACTTTA 368

HPV13 . Lommm—- AGCACGCTGTTTATATAATCTTACCTACCGCCTGCCAAAATTAT 356

HPV34 e O CTATACTATAACATGTTTTGGTCTGTTTGTGCTGTTTTAGCACA 339

MOSE-IKEIY oo e e s seeeees 305

Vs TAATCTTTTGGGCGCCGCCACATCCTGCCCTGGST,SG ........................... TTTTGCCAGC 384

HPV42 . . 360

HPV3 . 380

HPV28 CTATAGT T T ..ueiiiiiiiiiiiiiiitieiiiiirreeereeeereereeeeeeeeereeeeeeeeeeee 469

HPV10 TCTATAGT TTA ittt eerereerraees 347

HPV29 s 352

HPV61 ACTGTACACATACCACAT ..ottt 422

HPV2a TTGGATTTTGG.......c.uuuuee . 341

HPV27 TTGGATTTTTGG........ 371

HPV57 TAAAATGATTTTGCT ..o 376

HPV26 GAACAGTTAATCCTTTGGCAGACA. ...t 452

HPV51 TTGTTTTTGGCATAAACCATCATTTTTTTATGAC.....ciiiiiiiiiiiieeeiis ATAGTGCA 456

HPV30 TTCAGCAAAACACTTAATC...cciiiieeee e, 415

HPV53 TCCTTTGGCATA. et eaebavserasaseeeseeees 432

HPV56 GGCCTAGTGCCATTATTTAAACCAAAAGGCCCTTTTCA. ... GCAGAACAGTTA 458

HPV66 TCC 393

HPV18 422

HPV45

HPV39 .

HPV6BME180 GCAAAAACATGTTTCACCTTGGTT...ciiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiieiieeeeeeeeee e

HPV70 AGCAAAAACATGTCCTGTAACCTAAG. ..o 503

HPV59 TCAGCAAAACAGTTAATCCCCATCTTG . uuutieiiviirieeiieeeiieereeeeeeeeeneeeanens T 421

HE&Z() TGCATGTTTCAAATTGCTAGGT ...cceeiveeeeieeeeeeee, g 446

HPV16 ACTTGTACGTTTCCTGCTTGCCATGCGTGCCAAATC.....cevvieeeeeeeeeeee. CCTGTTTTC 416

HPV35h AGCAGAACACTTAATCCTTGTG...cciiieeieeeiiiecieeeiceeeieciiiaes 412

HPV31 GCGGTTTTTGGTTTCCTGAATACTAGTTTTTGCCAACATTCTGGC......... TTGTAGTTTCCTGCCTAAC 533

HPV52 TTATATAAGTTTCAGCAAACTGCTTAATCC....uuuvveiiiiiiiiiirivierienieeennnenns TTT 492

HPV33 TCTTTCCTGCACTGTGTTTGTCTGTACTTGCTG CATTGG CATA............. CATACCCTATGACATTG 527

HPV58 TTAATCCTT .ottt 415

HPV6b TTGCCCTGECC. .. .uuiiieiiiiiiiieieeeiiieee e e e iieee e e e eireee e e 356

HPV11 TAATCCCATATGTTGTGTG.....uuiiiiiiiiinirieeivesirenrvreseeesareesraeenes 393

HPV44 AATATTTAATCATCTCTGCCA. ...t 374

HPV55 CTATGT T 375

HPV13 CCACCGCTTG. 1. eeuviiiereeieseeaiesessrsereessesseareessesseseessesses 366

HPV34 AAGGTTTAATGTGTTTTGGCTTCCTGCAGGCAACTTGGATTGTACTCAAGCACTTAGGATTAACATGCTTCCT 412
II-LCR-7
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LCR SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

most-likely

HPV32
HPV42
HPV3

HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70

TGC 308
ACATCTGCACACCCACACATTTATAACTGTCAGA;%SC?ACTTCACTTTCCATTGTGTAAAAACACGCCCTT--- 457

................................................... AAATTAA- 388
LATTTCATTTGCTGTATCATTCTTTCTGGCACGTCAAAATGTCTCCATTGCAAA-TA 525
L.GTTTATTGCTGTATCATGCTTTCTGGCACGGCAAACTGTCTCCATTGCAAATTTAA- 404
...................... CATTCTTCTTGGCAAGTTTGCACATATACATTGCAAA-T- 392

JTGTTTAATGCTTTTTCTTTTCAGTTTTTCCTTTGTTTGTGCCAGGCCGCGAGAGG-- 399
TTIGTTTAATGCTTTTTCTTTTTAGTTTTITCCTTTCTCTGTGCCAGGCGCGAGAGGG--T 430
TTTGATTGTTTTGTGTCTGCATTAATGCAGTTTTTCTTTTTCCAGTGCCAGACCGCG--T 437
ATCCTGCCTCCTACGCTTGGCTTGCCATTTTGGCACTATAAGTGGCGCGCCTGTATTAGTCACA-AT 523
TACATCCGCCCGCCCACGCCTTGTACTTGGCGCGCCTTACCGGCGCTAGTCATACAACCTATTAGTCATT--T 529
....... CACTGGCATGGTGCCGTTTCCTGCACTTTATGTTTTTTTTTGCAACGTAAGACGCCTCGCCTTATT 481
.............. GTGCCGTTTCCTGTGTTTAATGTTTTTTTGTTTTATACACTATGCCTTACCTATTAGT- 491
ATCCTTTGGCATATTGCCGTTTCCTGTGTTTTATACTTGAATTATGTACAGTACCGCACCCTGTATTACTCA- 531
............... TTTGGCATATTGCCGTTTCCTGTTGTATGATTCAGGTATGTACACTGCCTTACCC--T 451
TTTTGAACAATTGGCGCGCCTCTTTGGCGCATATAAGGCGCACCTGGTATTAGTCATTTTCCTGTCCAGG--- 495
..TAACCTACTGGCGCGCCTTCTTGGCGTACATGTGGCACACCTGGTATTAGTCATTTTCCTGTCCAGG--T 480
............ TAGTTGGCACTGGTAACAGTTTTACTGGCGCGCCTTATTACTCATCATCCTGTCCAGG--- 449

. TACCCACATAGTTGGCACCGGTAACAGTATGTACTGGCGCACCTTACTTAGTCATCATCCTGTCCAGG--- 484
TTCACCTACATACTTGGCACTACTAACAGTTTTAGTGGCACACCTACACTTAGTCATCATCCTGTCCAGG--- 576
TTCCTCCTACACGCCTAGACTACTAACACAACTTACAAACGCCAAATAGTTAGTCATCATCCTGTCCAGG--- 494
..... CAAAGTTCCCTGCCAAAAATGCCGCCCAATATGTACTATTAGGGTGAGGTTGCCACACCTTTAAT-A- 514
.................................... GTAGTATTAGGGTGAGGTTTGGCACACCTTTGAT--- 413
CTGACCTGCACTGCTTGCCAACCATTCCATTGTTTTTTACACTGCACTATGTGCAACTACTGAATCACTA--T 489

..... TTCCTGATATATATTGTTTGCCAACTTTATATTGGCTTTTGCCAATCTTTAAACTTGATTCATCT--- 480
ACACCTTGCCAACATATAATCCAGTCCAACTTTGCAATTATACTATGAATCATGTTTGTTTAAATACAAC--T 606
GGTTTCCTGCAGTCCACTGGTCTACACTTGTTGTCCCGCCTAAACTGACTTCTTGCTGACTCACAGGTCC--- 565
GCAGAACAGTTAATCCTTTTCTTTCCTGCACTGTGTTTGTCTGTACTTGCTGCATTGACTCATATATACA--- 600
TCCCTTCCTGCACTGCTTTTGCCTATACTTGCATATGTGACTCATATATACA--- 470

ACTAAGTACACACCTGGCGCACAGCTAGGCGCGGTTTGGCAACTACACAA-A-
................ CCAAAATCACCCACACACCTGGCGTTGCTAGGGCGCGGTTATATATATTTACTAAAT 423
GCTTATGTTTCATCCTACGCAAGGTCATACACGTTTAAGGCGCCACCTGGCAGTTACTCATGTGTCTGCAATT 485

mgst likely AG. TAC(':FAAC ATTGCTTGC CAAC.TAT.ATTTT.ACTA...CAT. TAT....S.(')I';\AAAC.TGCTT 358

HPV32
HPV42
HPV3

HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70

A AT G e AT AT A
TA-TA--AGT---.--A-—-G-T..-...T--G--A...... A
GG-A..- T m o - A-Gm... A

CC.--A-C.T-C- CCCT--G--A
-A-C.T-C-C.C-T-G--A..

A-.---C....--.AG
.C--A--.CATA---C-G-.C---G.TG- T....-- AC
A--TACAATA---C G- CGG-- TG--...--A -G-.

[I-LCR-8
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LCR SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

PV enhancer-associated
factor b|nd|ng S|te

ﬁgst likely TTAgGCACATA"I;FTT .TA.CTGCTTTTA..CTT.GCTA.. ATTGCATAI'T TTGGCTSTGCA ..... AAA 413

LPv32 ~G.-GGG-TT-GGC-. -AGTA-TT.ACAA-TTAC-...C-—C.-AG-CAAGACT- 466
HPV42 S .C-.G--T-GGC...A‘ACA-AT...T-ACA-G--ACC----- -AA-CAAGT--- 475
HPV3 -C-T--TGCG----.CT.A-TC-GC...<--.~-C-...-ATGTGC-...-..C-...

HPV28 -C-T--TGGG---.AT.A-G-GC,

HPV10 -TCT--.TGCG----.CT.A.-G--GC
HPV29 -CT--C-G. o CTAAG A -C-.

HPV6l ~  -iceeeeoees G-G.-—-AC-AC...T--CC--T..A -AT 00

HPV2a --GTA-TGCG-C-G.C-.G.AAAAAC...-GCAGC-...-CA-~-C--..-G-.. TCG 494
HPV27 -.C.TA-TGCG-C-G.C-.G.-AAAAC...--GCAGC-...-CA---C--...-G-- TCG 522
HPV57 --.CC- TGCG-C-G.C-.GAAAAACC.....-.~-C-C.C-CA---CC-...-G---... TCG 535
HPV26 i TT-TA—-, . TAGGT--TTTA-G---AG...--——AA-TA.T-C- 639

HPV51 Ao TG T-GGAT Ao T son Ao memmree AG..-A.G-TCA., 642

HPV30 - G- T-AG-em - T - AAAC-..TC- A ... CACAATGA-...mommr - GC.A 592
HPV53 «=GroeemsConmmn o T--AAAC-.. TC-.m.-..CT--AG T G--... GC.

HPV56 <=Geeme-Crmem - TA-A-G-G.. TC-.—-A-. .CT-—-GTG--...

<-Geee TGt 2, T --AG GG, T A

TA-ATT--G...
C...

516
560

HPV32
HPV42
HPV3

HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70

530

692

541
G TCATACAT \CTGTGTAAAGGTTAGTCAT-C 666
LTTT- ---.--%CCACCCTA CACATCCTGCCAé%TTTA7ﬁ\gTTAAAACATGCATGT -A 663

[I-LCR-9
AUG 96



LCR SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

/-> HPV16R ori start
485

most- ||ke|y AAAATG.AGTAACC. TATGC TACACA.........coee.e. ATATGC AA.CCGATTTCGGTTGC.
HPV T-C-A G ...A-AC-. . 623

oG AT

HPV32 TT- G C.-C-G--TGC--.-...--ATT-...
HPV42 T-T--A.-T-.TGT.-T-.T...A--TGCA.
HPV3 GTCGCT.GC-.TG-.-T-.-...--GC--..
HPV28 GTCGCT.GC-TG-.-T-.-...~-GC--.
HPV10 GTCGCT.GC-.TG-.-T-.-...--GCTT...
HPV29 GTCGCT.GC-.TG-.-T-.-...--AC-T...
HPV61 —~CT-TGG-C-TGT.-T-A- A-—TT...
HPV2a C—~C-T.GCCTTG-.CGC--.. A~ TC-..
HPV27 C--C-TGTC-.TG-.CGC--..A-.TC--.

C--G TGTC-.TG-.CGC--..A-.TC--....

.. 584

TTG-TC-T-TGTA-AA-...-.G—-TGG..ooooo..n.. GTG-G---.~-A--T--G--—-A-, 718
HPV35h ~-C--T.-C-C--..-G-AT...~——TTGTTATATGCACACAGG TG-G-C- .--.-------G-A--A". 727
HPV31 TT--A-A—GT.-G-ATG.T-—-T--TATAATTAA.. TTGCATAT-GG-ATT-CA---T------ A-. 816
HPV52 --C---.-T---AT.AC--T...---T--CCAGGT........ GTGCAC--CA-.G-.---G--A-----A-C 759
HPV33 ---G--.---C--TACC--T..T-.ATT-CCAG.. ..GTG-GGA-T--.---T---A---CAT. 787
HPV58 ---G--.-C-C--T.A- CAT .T--TTGCCAG. GTG-GGA-T--.---T---G---CA-. 655
HPV6b G... C. . G A..
HPV11
HPV44
HPV55 .
HPV13 . A-G...-.----C. -C 61 0
HPV34 --C--.-C---G- AG---.. T---T 674

-> E1l binding site
osition 1 |n HPV16R

-> Sp-1 bind

mgstsllkely GCAAC.ACATGCTA..TTCTTTTTA.TTAT..TA. TAAATTA!Z TCAT ACTTTA/%;E’;-\ZAAA .TAG.GG 543

T--C-.CAT-ATCT...--T--A-C-.=-.~-.-T--Cor--Co-.. GA—-T-- T.A-=
HPV32 AT--ATC-TAA-T...G-TC-G--G.- G..
HPV42 AT--A.T-C-T--T...A-TC---C.—-
HPV3 ~To-G-T-CT...-=-AAC--.-A..
HPV28 -T----G-TTCT...~-CAAC--.-A"
HPV10 -T-.--G-CTCT...--~-AAC--.-A--. .
HPV29 i-Cr-.-C--TCT...<=-AAC-.-As-. = - C--TC---T-C. .- TAA-----
HPV61 T-CCT.-TG-CTC-...mmemmem G- AG.-TT=-Acwmmmrs ~TA-GT----- T 735
HPV2a ~T.GTC-A~-T.G-GTGG---- -A*-..GT.AT--C--T---C-... TTA--T-- 623
HPV27 «-T.GTC-A---..-GTGG---.-A-. . AT.AT--C--T----C-.. TTA--T----- - 649
HPV57 ==-T.CTC-A--.-GTGG---.-A--. AT AT--C--T---C-.. T-A~-C--—A - 663
HPV26 TT-ATG---A-...G-T-C---A-=. A-.CTTT-A----To-... - TG---CT-- ... 781
HPV51 ~CTATG-T---A-.. CAT---C -, A" C-TT-A=---T--...CT-G-—-C.. == 798

- T AT-AA- e -G Ar-Groroe-Grn, o -Gren T-Gomomme 726

HPV53 -G-A---G--CT..--T--A-A--- -G A--G-A------C-..

HPV56 -AA--G- T, temeeAe -G, -G A G- Tooee

HPV66 ~T-AA--G-.T.. eee-Ac -G -G, A=-G--T .

HPV18 -Gy Aeen Acene-Co oA, o CTTT-Ac=-- TG

HPV45 ~CCT.-T-ACAC-...-AC-—-C.m-A. -~ CTTT-AeT ...
= TACTA. -A-ee-AC. - A- ~CIT--T-GT-C.

-AAT .
HPV7 TG TTo T oA GG e - GTT-A-Too TG -AG-T-CTom. -, 741
HPV40 T TG-TT--T..-Ac=-Co-Commeom - Toe Ao TG, -G T-G T m o 642

HPV16 A--TTT-=-A--A-...C-TA-A-A--A-, AC.-=-Corrn-Biie, T-A-GT-T--ACTA--.—- _ 780
HPV35h AGTTTT-T-A--AT,, -wmememm,ooee AG.T-G-A-----T--C..C--A-----AAC-.-- 789
HPV31 AGTTTT-—-A--A-TTGormrmele <AC-. = AT--AT--T .. -G-Acern-G. - 2= 879
HPV52 “T-C-C---AC-AC...-Tr-mwom.-Acn. .oe eteeToe-T-AT-=-AG T

HPV33 ATTGG.T-—TTAT.. AATC=--. T---A.G-. 850
HPV58 ATTGT.T--T-TC.AA-A~ - ~-AA-C--C--T—-GCCAAAT~GT-—-Coms 720
HPV6b T.C-—-CC--...CATA---CC.--C-TA--G-T---A--x--T-...GGmmrmemv e 641
HPV11 -.C-.--CC---...CATA---CC --C-TA--C-T---A----T-.. -G G-l 685
HPV44 A-----CC--G.. “A-AC--CC.-~-CA--G-T-~-A-T--~-TAA C-——-C- - A-A- 669
HPV55 A= " -A-A---CC.--~-TA-G-T---A-T-—-GTAA. G-----G--—-..G---. 652
HPV13 -ATAG-CC.---AA-TG-TTC-A----T-A..-G--r--—- i 670
HPV34 “-CA.GTG-A-C-.. AC-C-rt-A=-TA--AA--Co-Tor-Cr. SoAemT- e 734

II-LCR-10
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LCR SuperGroup A Markov Nucleotide Alignment

si nal
1 bind <- ->E2 bind <- ->E2 bind <-  -> 9 | position 82 in HPV16R
ﬁgst Ilkely AGTAé(éCGAAAACGGT TACGACCGAAAACG%TACATATAAAAAA .GCA %CCAAAAATA..C ......... TG 603

HPV32 ~=Grmmmm T Tommm = T A mme e Grmeme T---.C--.---TGGGCAG..TGGTC. CTTG T 671
HPV42 e R Crrmmmmmnne R GTAG..TGGTC. CCAG T 677
HPV3 . TGG G G- 646

HPV28 -GG “ TGG AG--G-TT-C-T-GAAT.
HPV10 -GG T-----..G TGG .CA--G--CGT-GC-.T-
HPV29 -GG " TGG GA--T-A-TGC-GCG..T
HPV61 T---.-A-A--GT-GGG-
HPV2a .
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70

.C. AA....A- 849
HPV31 i GAmeemeneee 945
.C. C G A 879

787

G A
HPV44 ~-Gomeeme-TT=o.-C-A
HPV55 =GG---m-TT---.-C-A
HPV13 T-GG STTA
HPV34

most- ||ke|y C.AG.ACA.GG........ccvevurnn. T 612
HPV! T.TATTTG.--GG.....ccveene. CA 753
HPV32 A.--.G

HPV42
HPV3

HPV28
HPV10
HPV29
HPV61
HPV2a
HPV27
HPV57
HPV26
HPV51
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66
HPV18
HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70

879

II-LCR-11
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LCR SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

E2 binding site

most-likely
HPV19
HPV25
HPV20

G-TGGGTCTTAT-. T . 3
C GTGAACTCTTCTGGAAT----- . . G A CCT -G. 51
HPV65 ATTAATC...CTTATAAGAAT-CA--T.-T-C-G
..TAAAGA.T-..--G..
CTGACAT-C----.T G
ATATATATA--A-AT-A-.--

59

GC
HPV60 ATAC

79

T
HPV65 -T-T-A-C..... TT--GA--C-—-T ------- TGC-—T T-.---TGA AA---TG- G AA ........ 115
HPV48 A-T--T--....... GAA---- A.C--AC-G-G.A-CA-.. TA.AAC------- A--TT-.ee 74

HPV50 -GT--T--GAA..TTC-A-ACT .------- C.---AGAT..~-.GA-T--.--AC-TT-.CACAAAA 96

HPV60 -TA-T-A-GCTGCTGT---A--. A----.-G---AA-AA-..T-G-AC-TCA.-CAAGTG- C--ACTCACGGG 108

E2 binding S|te
most-likely 121

HPV25

HPV48 — . . CGE . F-CT-Ge ~G-GT.TCT.
HPV50 . GAATA—--TA..-AG... TTA-TG--—-.........". G-T-T--GTTGTCT--AG.TC-. 144
HPV60 GTCTACATTTTTGTCT--..G-Guoom-Tomc AT TA.TC---G..CA-—AT-TC 159

II-LCR-12
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LCR SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

........................... CAG..AGACAC.TATG..TTCTAAGCAG 160
GC ..GGCACAG---CTG-C--GA-C--..A---TC-TT- 177

A..-CT--GGC-GC..-G--CGC-- 162
---A.---G-T.C-CA..GC-A-GT-- 161
HPV21 —--G-GAG.T--. AA--CAAAA. ... GAGGT---..--C--AG-C--..----G---CA
HPV14d ---G-CAG.-GC..CAA- TCAGGTTTGCGCCAGATCAGATACAGCGC- --C G G- TG A--A-G.-TA 197
HPV5 T---ATC-G--CA.---... -C----.CG-C..--GG-CT---
HPV36 T---CTCTGT-TA.---- ——A -C-T-T.C--C..~-GG---—-- 172
HPVA47 C-----AGCT--G.CA- -C----.CG--..--- GTC--.A 171
HPV12 T--TCTC-CT-TG.T- -A-C-T—.CG..—GTC.-TA 171
HPV8 C---CTC-GT-TA.----.. --A.-T-G--.C---..--- GTT.--A 172
HPV24 T-----A-.--C..T---TAC. A---C.------ AA- GAA-C-.-T- 158
HPV15 -T---A-.--...-CA-..... -..GTG-GA.-T-T..A--ACC--.. 147
HPV17 --.T----.-AT..-CA- -T-.GTG-GA.-T-T..A--ACT--.. 148
HPV37 C------ -A...ACA-... e T-..GTG-GA.-T-T..A--AG---.. 146
HPV9 - T----.-A--.-CA-..... o T-..GTG--A.-T--..AA-A-TA-.. 153
HPV22 C-T----.-A..T-C-.... ... TC-..--GT-A.G--AA.CCA-C--T-- 152
HPV23 C-.T-----A..T-C- ... TC-..--GT-AGAT-A..-GA-C----- 149
HPV38 - T-----A..T-C-..... . TGAA.G-G--GA-T-CA A--AGT---- 154
HPV49 - T----A-GT-C--......ocoen. <ee.G-T.GTT---C-C--GC-A--TG---- 167
HPV4 -T--A----A.. C---CACATA... ...CTTGC---T.GTC--G.-C-C..-CTG-GT-.. 190
HPV65 TT-G-CA-Cmoo-Ter . GTCC GC--C-.C-GT..AAT--C.-T- 197
HPV48 —-CC--.-A...C- C ......... .T-.G-T--GTC--T..-GG-C----- 151
HPV50 ---T---T.TA...C-C-CGC.... -..CCTTT-TAGT-T-AA----T.-G-ACCT-T- 191
HPV60 --—-CTAT.-A-.AAA-AAT ..ot CACTT-..GC----TCTC-..GAT-T-A--A 204
most-likely A TT.. TGATCAAGCACGGG AAGCAA. CCGCC 188
HPV19 T CTC
HPV25 . -TGA--C--T---ATT--G- CGTT———— 211
HPV20 G C-. T-A-AT GC 190
HPV21 GATCAGATACTACGCGCGCCAGAGTTGGATCACATC-CGT-.-T--T-A---CT.--G-...-T-..... 233
HPV14d Choticiieeee s A-CGT...C-G.-A----CA.--AG-....-T-..... 222
HPV5 -ACAGA.... ..CCGTG--CGT-AT-A-T--T--ATT--GG-CCT-C--... 218
HPV36 -TCGAC....coooiiiiiie CGTG--CGT-GT-A--C--T-—-ATT--AG-CATT-—.... 216
HPVA47 -C--.G-ATTA--.T..-TT..-T---.... 196
HPV12 - -T.-G- -
HPV8 -
HPV24 T
HPV15 T
HPV17 T
HPV37 T T .
HPV9 T. ...C.-TGG--T---C-C.-G---
HPV22 ..-A .C.C--.G----CT-.G---..-
HPV23 ...C.C---.-----CT-.
HPV38 rveeneneneeneneneesennenesALL = Con- Tom---C T, Commem o=
HPV49 T. GT-T.GTTT 198
HPV4 . ~C-AATA 220
HPV65 G.. ".A-CGC...C—-.CA-TCC-.TC-G-T..G-—.GCCA 228
HPV48 TP ..CG..C-~-GG.-—-GCA--..-G-.TTCAG.. 177
HPV50 TGATC...oeiiiiiiicieiae AATCATGT-.--C-.--TG-AC.GT--T.. GTA-A.... 227
HPV60 Gt CA..T-.-C-G.GA---TTA.C..--..--TA.... 230
most-likely 188
HPV19 . 207
HPV25 211
HPV20 CAGAGTTGGCTCAAACTTCA. ..ottt 210
HPV21 233
HPV14d 222
HPV5 218
HPV36 216
HPV47 196
HPV12 196
HPV8 197
HPV24 183
HPV15 175
HPV17 176
HPV37 174
HPV9 181
HPV22 179
HPV23 176
HPV38 182
HPV49 TTGCCAA. ..ottt 205
HPV4 ATTATTTGCATACACAGATCAGTAGGAGAGGCGCCAAGACGGACATATCCTCTTCAAATTTCCTTAAAATTAT 293
HPV65 AAAGAGGAACGTCCCCTTCTAT .ottt 251
HPV48 177
HPV50 227
HPV60 230
II-LCR-13

AUG 96



LCR SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely
HPV19
HPV25
HPV20

NF-1 binding sites
>

TTTCTAAAAAATTACCGTTTCTGCAGCT-..C--AA-TG- GTAA A- CG T-T..CG--. CC T-

-C-TC.C-..--TG-GA..-A-G-AG--CG----C--T-A........ 212
.CC--T.C-C-----GAGA.-A--CGAC-.G----C--T-AGTTTG... 269
-CT-GTT--AAA-GAG-..-----AGGGGAAACA.----A........ 267
putative v-myb binding

> <-

E2 binding site

NF-1 binding sites <-

most-likely
HPV1
HPV25

HPV60
most-likely
HPV25

........... CTTTTTTGGCAG......AGCTAAAGGACCGTT. AACGGTAA GTT...........
TGCAC A. G TA 281

----- 318"

G T 2
WATTT--TG----TAG---T-..C-TTT-C- 271

. TCT--TA—-TAG--T-.GGTTT-—- 277
..... “CA-T----C----..C-CATTA- 312
....... ~TGT-T--CG--C-G.-~-C---- 415

........................................... TCAA-TGT-T--CG---C-G.--C-----

389
TGCCAACTTTTACAAG TTCAGACAGAGATCAACAAGATATCTTA:;;‘AAZACA ----- TAAA----- -

........................................... AAGA-AAA-T-TCAC-A-T-..-..---CA
........................................ TACAAAG--T-GA-TCACT-TC-.TTGTT-GA 346

II-LCR-14
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LCR SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

323

318
ATCGGTACA3AZGCAACCG 333

391
HPV60
most-likely
HPV19
HPV25
CAACC 326
CTTGTGGTAGTAAAATGAATTAAAAAAéﬁAAACAAG%SAJATATTTAAGGGGCCTGTAAGCTTGGG————A——. 405
376
c -GCG-.-—.C-T-—'—"TT-_.
.- CG-.—-CC-—-A-TG.
406
AG, ~GC--AT,
AG...-GCemr- ST e %80
HPV48  RACARTEET AR AR S AGGAACC AG-c. TooiC--A-A—-.C-GC-G--. 436
HPV50 CTAC.rcorro - TAA-AG...—-CCAT. ... -GAC--G'G-CG-GAC-C 456
HPV60 ATAGE L ATAT A C G A ToG A T AT R EERNS  a
II-LCR-15
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LCR SuperGroup B Markov Nucleotide Alignment

most-likely ATA.......ccccooiriiiiiniince
HPV19 ---TATATA.
HPV25 ---TATAT......

e 502
481
469
9
479
453

558
HPV60
most-likely 405

470

HPV25 470
HPV20 513
HPV21 ~ ATACTAGGGA....... AGATGCCCTAGTACTC 493
HPV14d CAGAGAATGCAGACTC 475
HPV5 GTTCTT....... .CTGTAATCAGGCA 478
HPV36 480
HPV47 486
HPV12 475
HPV8 454
HPV24 400
HPV15 385
HPV17 379
HPV37 381
HPV9 365
HPV22 322
HPV23 343
HPV38 406
HPV49 419
HPV4 559
HPV65 533
HPV48 458
HPV50 507
HPV60 493

II-LCR-16
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SuperE.con
HPV41
GrougEl.con
HPV63
SuperE.con
HPV41
GroupE1l.con
Vla
HPV63
SuperE.con
HPV41
GroupE1l.con
Vla
HPV63
SuperE.con
HPV41
GroupE1l.con
Vla
HPV63
SuperE.con
HPV41
GroupEl.con
Vla
HPV63
SuperE.con
HPV41
GroupEl.con
Vla
HPV63
SuperE.con
HPV41
GroupEl.con
Vla
HPV63
SuperE.con
HPV41
GroupEl.con
Vla
HPV63
SuperE.con
HPV41
GroupE1l.con
HPVla

SuperE.con

GroupEl.con
Vla

SuperE.con
GroupEl.con
PVia

SuperE.con

GroupEl.con
Vla

SuperE.con

GroupEl.con
Vla

SuperE.con
GroupEl.con
PVla

SuperE.con

GroupEl.con
Vla

LCR SuperGroups C-E Nucleotide Alignment

A?22A??222TG2222T2222T 22221 2222122 A??G T 22AT 222 T2AP?TT2?22A?22272222 T?A?TC?? 22
-CGA-TTGC--GTAT-GTGG-GCGG-GTCC-CG-CG--CC--GTG-C-TC--ATA-TCACTTGG-C-G--CA 72
ATATACATGTGAATGTTGAATTATATAATGTGAATTGTGAAT;FZCTTGACTTTGGCACTTGCACTTTATTCTT 72
GG?22?22?272?A??C??2?2?A?Ctt?Tt??aT 2?272t?a?2? Tt2t??22t? 21?2?22t 2 Tt?ttattaa?? 2 Ttt? 54

--GTACACC-CT-CATT-T--AT--ACT-CGCATGTAT--C-CTG-TA-GTTCC-G-ATGGG---TGAA-G-G 145

GGCATACTGATACTTGAAA??T?T2?2?AT??2?2T2A??22T22222°22°02020202 2 TT?TTA???2A??9TT?7? 106
TA-A-ATT--ATA-A-CTA-ATTTATTAGTAGATTAT--A---TAT-TTT--AT 54

tt?tt?a?acaTtTt??t?tcgttgaGt?ct?atT? ?ta’???at’?atgtctcaTgattTggca?gccatt?? 110
--AA-A-A-T--G--GG-AA--C--T-CA-GGG--T-T-CACGT-C CC--TG-AT

22T 22222C2TTT22222T22T22AGT 22 T?A?T2?222A222A2222202222T 2222 T22222G??AT 2?72 126
ATT-TTATA-T---TATAC-TG-TT---TC-A-A-AGAC-TGT-AGATTTACAT-AGTA-AAGTA-GC--GTA 127
TGC-GCTGT-A---ACCTG-CT-CG---CA-T-T-GCCT-GTC-TATAGCCTCA-GACT-GGCAT-CA--TGG 218

T?t?????a?atact???ga?a catatt’??ta?cc?a????ca??gc/g??c?aa?at.t ?a?a???catct 152
-CCCGCCGCCGCC-GGGG--TC---G--ATAATC--C-AACC--AA---TT-C--C--.--GCA-ACGTC--- 290
T2T?2?2222A?ATA?T222222A222T 22T 22 TAR22?22222°222222222222°22222.222A??22?CA??? 141

-T-ACATA-A---G-CTTGGA-ACC-TT-AT--GTGAACCATCATTTACAATAGTGAC.ATC-TAGTT--TCT 199
-A-GTGGC-G---C-TCAAAC-GGA-AC-GG--TCCTTTTTGGCGCGCGCGCGAATTT.TGA-GTTAC--CTG 290

g?cc??g?Tattcc???a????Tc??tctt?ccac?a?cgc??TCt?tag?g??ta??aCtaaa’? gngtg? 199
-G--CC-A--CAA-TGA-ACGG--TG----G---AT-G-C-CA---GGC-G-GA-TCA---G-- AC------ T 363

2?22?22?222T2TTC??2?2222?222T22222222222C22?22G 222 TC2?2TA???2?2?2?A??22C2A???T 22T 2772 157
GCAATTGC-A---CATCGTTCT-CACATATTCTA-AGTA-TGT--TC--GATTGT-TTG-T-TTT-CC-GTTA 272
TTCCAACT-G---TGAGACGTC-GGATCTGATCC-GACC-CTG--GT--CTGCCA-AGA-G-AAG-GG-AGGC 363

gc?aacca?taacattTtt?ct? ig_?c?A??c?accc?cttT? ?tt?a%?é;cg?t ??t?t?g?gC7aAta? 251
A-TGC-A-G---------- GT-ATT-GA-CG-CT--GGTGC-G-CGGA--C--AAG-AT-TAG-C--G--G-C 436

G??2AA?C??22?2?2?22?22T?2?2?2C??2GG?2C?A???2?2A??2C2CTTT2?22TT2?222?22G 2T 2?2222 T?2?2?2?2C??2AT?? 181
-GC--A-AACAACATC-GTA-AT--A-C-AACA-CC-A----CAT--TATTGT-C-GCATA-ATTC-AG--TG 345
-CG--C-GTTTGTGGT-TCC-TG--G-T-GCAG-AA-T----AGG--GCGACC-T-TTCGG-CGGG-CA--AA 436

t2t?tatt??c?2t??2tt?tt??2c?2gt??c??ata?????2ct?g tcT?a???%a?t??Tt?c(ggt?aTtG? 292
AG-T-----GC-AAAACCT--TGGTT-CTG-CA---GCAGG-GT----- C-ACGA-T-CG--G---CA--A-G 509

T22?222222°2220T 22T T222?22C22°0T 2222220220220 222?221 2222°G 222221222201 2?2T1G? 195

-TGAGGATTTATT-GT--AGACT-CGG-GCATTATACACAAG-GTGCA-TTTTT-TGTTC-CTGAT-GA---T 418
-CTCTTTCGATCG-TG--GTTAA-AAC-ATCAGGCGATTCTC-AGTTC-AACAC-AACGT-TACGG-CG---C 509

2ag?Tatittc?T??aaaAc?ct??taa??at2gCic T2 2gictt? TT?22T22T22C2222T22T222A%AA 335
-TG--CCA-GG-TATG---AA-CA--TC--C--C---TC--G--A--TC-TG-AA-GAAT-CG-TAC-A-- 582

22G2T?TTT?2C?T22AA2A22C222222222222CT2T22222C22 TTTGTTAATCCCTCCCTACTCCAATAA 237
GT-T-A—-T-C-GC--T-TG-AATAAAAGTGAG-G-CCTTT-T T-rmmrmmmmemmmmemmmsememcs 491
CA-C-T---C-T-AT--A-CT-TGG TGGGAATTT--C-TGGGA-AG 555

PA?A??C??2A??2?2222AA???2G 2222222202 T2 2TA???2?22A?TGCGCTCTTTTATATAATAAGTACTAT 373
C-C-CA-AC-GTATAT--GATA-AGGAACGGAT-GG--CACCAC-G 628

AAAATCCCTACCCCTAAAATCTGTTTGTGCTGGTTTTATTAég‘lAATTGCGCTCTTTTATATAATAAGTACTAT 310

TAACACCGCACCCGTTGTGGCTAATCCCTTATGGTATTTAAAAGACTACACCTACAGGATGTATTGTCTTCAT 446
TAACACCGCACCCGTTGTGGCTAATCCCTTATGGTATTTA%%?GACTACACCTACAGGATGTATTGTCTTCAT 383

TGTTTATGGTTTACCGCGCTCCAAAGACGGTTTGCCCAAAGACGGTTTGCCAACCGCGGTTAGGACTTGTTTC 519
TGTTTATGGTTTACCGCGCTCCAAAGACGGTTTGCCCAAA(731AOCGGTTTGCCAACCGCGGTTAGGACTTGTTTC 456

AATTTGCTGCCAAACTTATCTGGTCGTGCTCCAACGGGTTTCCTGCCAAGCACCTAAAACGGTAGGTGTGTAC 592
AATTTGCTGCCAAACTTATCTGGTCGTGCTCCAACGGGTT'I;%é:TGCCAAGCACCTAAAACGGTAGGTGTGTAC 529

TCTTTTCAAGAATTAACAAAGGAGATTTCTCCCGCCAAATTAGTTTCGAGCGACCGAATTCGGTCGTAAAAAT 665
TCTTTTCAAGAATTAACAAAGGAGATTTCTCCCGCCAAATTé—\SGGTTTCGAGCGACCGAATTCGGTCGTAAAAAT 602

CTAAAGTGATGATTGTTGTTGTTAACTACCATCATTCATTATTCTAGTTACAACAAGAACCTAGGAGTTATAT 738
CTAAAGTGATGATTGTTGTTGTTAACTACCATCATTCATTAB’ESTAGTTACAACAAGAACCTAG GAGTTATAT 675

GCCAGAAGTAAGCCTATAAAATACACAGGTAAGACTCTGCACAGGACCAG 788
GCCAGAAGTAAGCCTATAAAATACACAGGTAAGACTCTGCACAGGACCAQ(%9 725
II-LCR-17
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